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Vesivarojen suolistoperäinen saastuminen on maailmanlaajuinen ongelma. Jotta saastumisesta aiheutu-
via haittoja voidaan vähentää tai jopa ennaltaehkäistä, on saastelähde pystyttävä tunnistamaan nopeasti ja 
tarkasti. Tässä loppuraportissa esitetään Terveyden ja hyvinvoinnin laitoksen Vesi ja terveys -yksikön en-
simmäisiä tuloksia saastelähteiden jäljitysmenetelmien käytöstä Suomessa.  
Suomen Kulttuurirahasto, Osk. Huttusen säätiö ja Itä-Suomen yliopisto rahoittivat Tarja Pitkäsen väi-
töksen jälkeistä tutkimusta Yhdysvaltain ympäristövirastossa, mikä loi pohjan saastelähteiden jäljitysmene-
telmien käyttöönotolle. Tutkimushankkeen Suomessa toteutetun osuuden mahdollisti Vesihuoltolaitosten 











Tarja Pitkänen, Anna-Maria Hokajärvi, Ari Kauppinen, Ananda Tiwari, Outi Zacheus, Ilkka T. Miettinen. 
Vesivarojen saastelähteiden jäljitysmenetelmien kehitys. Terveyden ja hyvinvoinnin laitos (THL). Työpa-
peri 16/2015. 19 sivua. Helsinki 2015. 
ISBN 978-952-302-517-2 (verkkojulkaisu) 
 
Tässä tutkimuksessa otettiin käyttöön menetelmävalikoima, jolla voidaan tunnistaa vesivarojen suolis-
toperäiset saastelähteet. Työ suoritettiin Terveyden ja hyvinvoinnin laitoksessa (THL) yhteistyössä Yhdys-
valtain ympäristöviraston (US EPA) kanssa ajalla 1.1.2012-30.9.2015. Tutkimuksen tuloksena käyttöön 
otetulla analyysipatteristolla voidaan määrittää suolistoperäisen saastumisen läsnäolo ja onko vesinäyttees-
sä ihmisestä, nautakarjasta, siipikarjasta, sioista tai lokeista peräisin olevia suolistobakteereita. Menetelmät 
ovat sovellettavissa erityyppisten vesien tutkimiseen, kuten talousvedet ja uimarantavedet.  
Talousveden laatua käsitelleessä esimerkkitapauksessa voitiin osoittaa, että erään sikalan valumavesillä 
ei ollut vaikutusta läheisessä talousvesikaivossa todettuun suolistoperäiseen saastumiseen. Uimarantavesiä 
tutkittaessa voitiin todentaa, että eräällä rannalla suolistoperäisen saastumisen lähteenä oli läheinen lokkien 
pesimäalue eikä uimarannalta ollut osoitettavissa jäteveden aiheuttamaa saastutusta.  
Tutkimuksessa kehitetyt saastelähteen tunnistamismenetelmät auttavat jatkossa selvittämään vesien 
mikrobiologisia saastumistilanteita entistä tehokkaammin. Saastelähteiden geenimarkkereiden analytiikkaa 
voidaan soveltaa laajasti Suomessa vesivarojen kuormitusta selvittävissä tutkimuksissa. Saastelähteiden 
tunnistaminen mahdollistaa toimenpiteiden oikeanlaisen kohdentamisen saastumisen vähentämiseksi tai 
poistamiseksi. 
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I denna undersökning testades ett antal metoder med hjälp av vilka man kan identifiera intestinala för-
oreningskällor. Testningen genomfördes vid Institutet för hälsa och välfärd (THL) i samarbete med USA:s 
miljömyndighet (US EPA) 1.1.2012–30.9.2015. Enligt forskningsresultaten kan man med hjälp av analys-
metoderna fastställa förekomsten av intestinala föroreningar och om vattenprover innehåller tarmbakterier 
från människor, nötdjur, fjäderfä, svin eller måsar. Metoderna kan tillämpas på olika vattentyper, såsom 
hushållsvatten och badstrandsvatten.  
I ett exempelfall som gällde kvaliteten på hushållsvatten kunde man konstatera att intestinala förore-
ningar i en hushållsvattenbrunn inte berodde på avrinnande vatten från en närbelägen svingård. I analyserna 
av badstrandsvatten kunde man konstatera att källan till de intestinala föroreningarna på en strand berodde 
på ett närbeläget häckningsområde för måsar och inte på avloppsvatten.  
De metoder för identifiering av föroreningskällor som utvecklades i undersökning kommer framöver att 
effektivisera analysen av mikrobiologiska föroreningar i vatten. Analysen av föroreningskällors genmarkö-
rer kan tillämpas i stor skala i utredningar av belastningen på vattenresurser i Finland. Identifieringen av 
föroreningskällor gör det möjligt att rikta åtgärderna korrekt för att minska eller eliminera föroreringarna. 
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In this study, methodology for the source tracking of fecal contamination sources in water was taken in-
to use. The work was carried out at the National Institute for Health and Welfare (THL) in cooperation with 
the United States Environmental Protection Agency (US EPA) in the period 1.1.2012-30.9.2015.  The ana-
lytical repertoire in use as a result of this study enables the detection of fecal contamination and characteri-
zation in cases where the water sample contains fecal bacteria originating from human, cattle, poultry, 
swine or gulls. The methods can be applied for different types of water matrixes, such as drinking water 
and bathing water. 
An example case which was related to drinking water quality revealed that run-off water from a swine 
farm did not have an impact on the water quality of a nearby drinking water well that was suffering from 
fecal contamination. When studying natural bathing waters, it was found that a nearby large flock of gulls 
was the source of the fecal contamination of a bathing site. Furthermore, it was proved that contamination 
from human sewage was absent in the bathing water.    
In the future, the source tracking methods developed in this study will improve the efficiency of the mi-
crobiological water contamination case investigations. The analysis of the gene markers of the contamina-
tion sources can be applied widely in Finland for investigations of pollution in water resources. The identi-
fication of the contamination sources enables management to focus actions on decreaseasing or even re-
moving the contamination.  
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Vesivarojen suolistoperäinen saastuminen on merkittävä maailmanlaajuinen ongelma ja vakavia epidemioi-
ta on yhdistetty saastuneeseen veteen, jota on käytetty juomiseen, ruoan tuotantoon ja virkistyskäyttöön. 
Vesiturvallisuuden perustana on, että suolistoperäisen materiaalin pääsy vesiin estetään. Vesivarojen suoje-
lu on tärkeää vesivälitteisten terveysriskien vähentämiseksi. Jätevesien puhdistamismenetelmien kehittymi-
nen on vähentänyt purkuvesistöihin päätyvien suolistomikrobien kuormaa. Puhdistettu jätevesi on kuitenkin 
säilyttänyt asemansa ympäristöön päätyvien suolistomikrobien merkittävänä lähteenä. Hajakuormituksen, 
kuten pintavaluntojen, hulevesien ja kiinteistökohtaisten jätevesijärjestelmien merkitys suolistoperäisen 
saastumisen lähteenä on kuitenkin kasvanut viime vuosina.  
Nykyaikaiset molekyylibiologiset menetelmät tarjoavat mahdollisuuden saastelähteiden tunnistamiseen 
(Pitkänen et al. 2013; Kapoor et al. 2015). Viime aikoina huomio on kohdistunut erityisesti sellaisiin saas-
tumisen geneettisiin markkereihin, jotka olisivat aina läsnä tietyissä saastelähteissä. Isäntäspesifisiä kvanti-
tatiivisia geenimonistustekniikoita (qPCR) käytettäessä voidaan esimerkiksi testata, löytyykö vedestä 
markkereita, joita tiedetään löytyvän ainoastaan ihmisten, nautojen, sikojen tai siipikarjan suolistosta 
(Gourmelon et al. 2010). Myös erilaisille vesilinnuille, kuten lokeille on kehitetty omat isäntäspesifiset 
markkerit. Tämän työn tarkoituksena oli ottaa käyttöön edellä mainitut isäntä-spesifiset qPCR-tekniikat, 
jotka mahdollistavat mikrobiologisten saastelähteiden tunnistamisen (MST) vesivarojen saastumistilanteita 
selvitettäessä.  
Suolistoperäisen saastumisen indikaattoribakteerit 
 
Escherichia coli (E. coli) -bakteerin ja suolistoperäisten enterokokkien uskotaan lähtökohtaisesti olevan 
aina suolistoperäisiä. Näiden indikaattoribakteerien havaitseminen vedestä on siten merkki suolistoperäi-
sestä saastumisesta (WHO, 2006). E. coli -bakteeria pidetään parhaana tuoreen suolistoperäisen saastumi-
sen indikaattorina (Edberg et al. 2000). Enterokokkien tiedetään kestävän ympäristön bakteerisoluille aihe-
uttamaa stressiä hieman paremmin kuin E. coli -bakteereiden. Enterokokkeja esiintyy suhteellisesti run-
saammin eläinten ulosteissa kuin yhdyskuntien jätevesissä (Hokajärvi et al., 2013). Vaikka suolistoperäis-
ten indikaattoribakteereiden alkuperä on tasalämpöisten eläinten suolistossa, niitä tavataan laajasti eri ym-
päristöissä, kuten maassa, sedimenteissä, rantahiekoissa, kasvillisuuden joukossa ja erilaisissa vesiympäris-
töissä (Byappanahalli et al., 2012). On tunnettua, että suolistoperäiset bakteerit voivat säilyä pitkään elin-
kelpoisina sedimenteissä (Ishii, 2007; Whitman, 2003). On jopa havaittu, että makrofyyttinen vihreä levä 
Cladophora, jota esiintyy sekä rannikon että sisämaan vesissä ja vedenalaiset kasvit, Hydrilla verticillata ja 
Myriophyllum sibiricum voivat toimia suolistoperäisiksi luultujen indikaattoribakteerien lähteenä (Byap-
panahalli, et al. 2009; Badgley et al 2011).  
Yhdyskuntien jätevedenpuhdistamoille tulevan jäteveden vuodot ja ristikontaminaatiot, jätevesien ohi-
juoksutukset ja puhdistetun jäteveden purku alapuolisiin vesistöihin ovat suolistoperäisten mikrobien läh-
teitä, jotka voivat saastuttaa talousvesiä ja jotka kuormittavat luonnonvesiä. Karjatalouden pintavalumat, 
luonnoneläinten ulosteet, kiinteistökohtaiset jätevesijärjestelmät ja kaupunkialueiden hulevedet ovat myös 
merkittäviä suolistoperäisten mikrobien lähteitä. On todellinen haaste tunnistaa suolistoperäisen mikrobien 
alkuperä vesien saastumistilanteita selvitettäessä (Simpson et al., 2002). Saastelähteiden tunnistamiseen ja 
hallintaan ei tällä hetkellä ole olemassa erityistä eurooppalaista lainsäädäntöä (European Union, 2006).  
Suolistoperäisten saastelähteiden identifiointi  
 
Kuten edellä on esitetty, vedessä havaittavat suolistoperäiset indikaattoribakteerit voivat olla peräisin mo-
nista erilaisista lähteistä. Mikäli indikaattoribakteerit ovat peräisin luonnon ympäristöistä tai muista kuin 
ihmisperäisistä lähteistä, niiden esiintyminen saattaa merkitä pienempää riskiä ihmisten terveydelle kuin jos 
ne olisivat peräisin yhdyskuntien jätevedestä. Riskin suuruuden arvioimiseksi tarvitaan menetelmiä, joiden 
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avulla voidaan selvittää suolistoperäisen saastumisen alkuperä (Byappanahalli et al., 2012; Scott et al., 
2002).  
Bakteeriyhteisöjen analysointi eri eläinlajien ulosteista on osoittanut, että eräät anaerobiset bakteerit, 
kuten bakteerisukujen Bacteroides, Eubacterium ja Clostridium eräät lajit, ovat läsnä suurina lukumäärinä 
ainoastaan suolistoperäisessä materiaalissa (Wilson & Blitchington, 1996). Näiden lajien tunnistettu isän-
täspesifisyys mahdollistaa niiden käytön indikaattorina suolistoperäisten saastelähteiden identifioinnissa 
(microbial source tracking, MST). Suolistoperäisten saastelähteiden tunnistaminen perustuu isäntäspesifi-
siksi tunnistettujen geenisekvenssien havaitsemiseen kvantitatiivista PCR-tekniikkaa (qPCR) käyttäen (Lu 
et al, 2008; Gourmelon, 2010). Saastelähteiden tunnistaminen edellyttää yleensä MST indikaattorien yhdis-
telmän käyttöä eli tiettyä vesinäytettä testataan usealla rinnakkaisella qPCR-testillä. MST menetelmiä ei ole 
aiemmin käytetty Suomessa, vaikka niiden käyttö vesivarojen laadunhallinnan työkaluna on jo melko va-
kiintunutta joissakin muissa maissa, kuten Yhdysvalloissa ja Ranskassa (Simpson et al., 2002; Gourmelon 
et al., 2007).  
Tutkimuksen tavoitteet 
 






Tämän tutkimuksen tavoitteena oli kehittää ja ottaa käyttöön Suomen olosuhteisiin soveltuvia molekyyli-
biologiaan perustuvia mikrobiologisten saastelähteiden tunnistamismenetelmiä suolistoperäisen saastumi-
sen alkuperän selvittämiseksi. Tutkimuksessa haluttiin ottaa käyttöön geneettiset markkeritestit erottele-
maan suolistoperäisten mikrobien lähteistä erityisesti ihmisistä (yhdyskunnista) ja ympäristöstä (eläimistä) 










Hanke toteutettiin Terveyden ja hyvinvoinnin laitoksen Vesi ja terveys -yksikössä yhteistyössä Yhdysval-
tain ympäristöviraston (United States Environmental Protection Agency, US EPA) kanssa. Hankkeen vas-
tuullinen tutkija oli FT Tarja Pitkänen, joka oli päävastuussa hankkeen suunnittelusta, bakteriologisen ana-
lytiikan toteuttamisesta ja hankkeen raportoinnista. FM Anna-Maria Hokajärvi oli vastuussa hankkeessa 
tehtävästä kampylobakteerianalytiikasta, FM Ari Kauppinen vastasi virusanalytiikasta ja DI Ananda Tiwari 
tutkii vesinäytteistä eristettyjen enterokokkien lajiston ja suolistoperäisten geenimarkkerien esiintymisen 
yhteyksiä. Dos. Ilkka Miettinen, FT Outi Zacheus ja FT Jorge Santo Domingo ohjasivat tutkimustyötä.  
Tutkitut näytteet olivat peräisin tutkimuskohteista eripuolilta Suomea. Näytteitä kerättiin osana Suo-
men Akatemian rahoittamaa CONPAT-tutkimushanketta. Näytteitä otettiin Kokemäenjoen vesistöstä (ml. 
Virttaankankaan tekopohjaveden ottamon raakavesi) ja Kokemäenjoen vesistöä purkuvesistönään käyttävi-
en kunnallisten jätevedenpuhdistamoiden lähtevästä jätevedestä (https://www.thl.fi/fi/tutkimus-ja-
asiantuntijatyo/hankkeet-ja-ohjelmat/hankkeet/30133). Tutkimuksessa perehdyttiin haja-asutusalueiden 
vesihuollon haasteisiin. Sikojen ulosteille spesifisen MST-indikaattorin toimivuutta testattiin tutkimalla 
talousvesi-, pintavesi-, kuivatusvesi-, jätevesi-, liete- ja sikojen ulostenäytteitä eräältä keskisuomalaiselta 
sikatilalta ja sen naapurista. Pintavesien suolistoperäisiä saastelähteitä selvitettiin kolmella eri sisämaan 
uimarannalla ja kahdella rannikon uimarannalla. Yhdellä näistä rannoista kerättiin myös lokkien uloste-
näytteitä ja tutkittiin kunnallisen jätevedenpuhdistamon lähtevää jätevettä. 
Kerätyistä näytteistä määritettiin suolistoperäiset indikaattoribakteerit ja eristettiin nukleiinihapot 
(DNA ja RNA). Osasta näytteitä tutkittiin myös kampylobakteerien, norovirusten ja adenovirusten esiinty-
mistä. Käytetyt tutkimusmenetelmät on kuvattu THL:n palvelusivustolla: 
www.thl.fi/vesimikrobiologinen_analytiikka. Näytteiden analysoinnissa käytetyt yleiset ja isäntä-spesifiset 
(RT-)qPCR-menetelmät on esitetty Taulukossa 1. Tutkimusmenetelmä on kuvattu tarkemmin Environmen-
tal Science&Technology -lehden julkaisussa Pitkänen et al. (2013).   
Kvantitatiivinen qPCR-menetelmä (qPCR) perustuu tutkittavan geenin DNA:n osoittamiseen ja kvanti-
tointiin standardisuoran avulla. RT-qPCR-menetelmässä käytetään geenimonistuksen kohteena baktee-
risolujen RNA:ta, joka käännetään ennen qPCR-analyysiä komplementaariseksi DNA:ksi (cDNA) kään-
teiskopiointientsyymin (RT, Reverse Transcriptase) avulla. Tutkimuksessa havaittiin RNA-pohjaisen RT-
qPCR-menetelmän havaitsevan tavanomaista DNA-pohjaista qPCR-menetelmää herkemmin suolistoperäi-
siä geenimarkkereita. Tämä ominaisuus on erityisen hyödyllinen tutkittaessa näitä bakteereita Suomen 
olosuhteissa, joissa saasteet laimenevat usein nopeasti suuriin vesitilavuuksiin.
Tutkimuksen toteutus 
 






Taulukko 1. Yhteenveto oligonukleotidialukkeista ja -koettimista, joita käytettiin MST indikaattorien, 



























qGull8R: GGT TCT CTG TAT TAT GCG GTA TTA GCA 
qGull7P: FAM-ACACGTGGGTAACCTGCCCATCAGA-TAMRA 




























































Tutkimuksen tuloksena THL:n Vesi ja terveys -yksikössä on nyt käytettävissä analyysipatteristo, jonka 
avulla vesinäytteistä voidaan määrittää suolistoperäisen saastumisen läsnäolo ja onko vesinäytteessä ihmi-
sestä, nautakarjasta, siipikarjasta, sioista tai lokeista peräisin olevia suolistobakteereita. Hankkeessa analy-
soitiin laaja joukko erityyppisiä vesinäytteitä Suomesta. Tässä raportissa esitetään tuotetusta aineistosta 
esimerkkitapaukset talousveden ja uimarantaveden suolistoperäisten saastelähteiden tunnistamiseksi.   
Talousvesikaivon suolistoperäinen saastuminen  
 
Valittua geenimarkkereiden analyysipatteristoa testattiin Lounais-Suomessa sijaitsevan sikatilan vesinäyt-
teiden, sikojen ulostenäytteiden ja sikatilan naapurikiinteistön alueelta kerättyjen vesinäytteiden avulla. 
Tutkimuskysymyksenä oli selvittää, onko sikatilan valumavesillä voinut olla vaikutusta naapurikiinteistön 
talousvesikaivon suolistoperäiseen saastumiseen. Lisäksi haluttiin varmistaa käyttöönotetun sioille spe-
sifisen geenimarkkerin toimivuutta.  
Kohteesta kerättiin marraskuussa 2013 yhteensä 5 kpl vesinäytteitä, yksi lietenäyte ja 6 kpl sikojen ulos-
tenäytteitä. Vesinäytteinä kerättiin naapurikiinteistön juomavettä talousvesikaivosta ja jätevettä naapuri-
kiinteistön sakokaivosta. Pintavettä otettiin tutkimukseen läheisestä kasteluvesilammesta. Sikatilalta ana-
lyysiin otettiin näyte sikalan lietekuilusta ja lietesäiliön ulkopuolisesta kuivatusvesien näytteenottokaivosta. 
Sikojen ulostenäytteet kerättiin kuudesta eri karsinasta. Lisäksi tutkittiin sikatilan sakokaivosta otettua jäte-
vettä.    
Näytteistä analysoitiin välittömästi niiden saavuttua laboratorioon viljelymenetelmillä Escherichia coli -
bakteerin, koliformisten bakteerien ja suolistoperäisten enterokokkien pesäkelukumäärät ja taudinaiheutta-
jabakteereista lämpökestoisten kampylobakteerien ja salmonellan esiintyminen. Näytteistä eristetyistä nuk-
leiinihapoista tutkittiin (RT-) qPCR-menetelmillä yleisen suolistoperäisen saastumisen osoittamiseksi E. 
coli -bakteerin, enterokokkien ja Bacteroides-suvun bakteereiden kopiolukumäärät ja suolistoperäisistä 
geenimarkkereista ihmis-, sika-, nautakarja- ja lokki-spesifiset markkerit. 
Sikalan lietteestä todettiin odotusten mukaisesti runsaasti suolistoperäisiä bakteereita: E. coli- ja Bacte-
roides-bakteereita ja suolistoperäisiä enterokokkeja. Lietteestä todettiin myös lämpökestoisista kampylo-
bakteereista lajia Campylobacter coli, sioille spesifistä geenimarkkeria ja hieman yllättäen myös ihmispe-
räistä markkeria. Kaikkia näitä samoja bakteereita ja geenimarkkereita todettiin myös sikatilan sakokaivon 
jätevesinäytteestä, vaikkakin kampylobakteerin lajitunnistus jäi tästä näytteestä epävarmaksi.  
Myös naapurikiinteistön vesinäytteistä löytyi suolistoperäisiä bakteereita. Sakokaivosta todettiin myös 
runsaasti suolistoperäisiä bakteereita: E. coli- ja Bacteroides-bakteereita ja suolistoperäisiä enterokokkeja 
sekä ihmisperäistä geenimarkkeria. Naapurin jätevedestä ei kuitenkaan todettu lämpökestoisia kampylobak-
teereita eikä sioille spesifistä geenimarkkeria. Kastelulammen pintavesi sisälsi pienen määrän Bacteroides-
bakteereita ja suolistoperäisiä enterokokkeja, mutta ei E. coli -bakteereita eikä sika- tai ihmisperäisiä gee-
nimarkkereita. Kastelulammen vedestä todettiin lämpökestoisista kampylobakteereista lajia Campylobacter 
jejuni, jonka alkuperä ei selvinnyt.  
Naapurin talousvesikaivossa todettiin viljelymenetelmillä suolistoperäisiä enterokokkeja ja koliformisia 
bakteereita, mutta ei E. coli -bakteereita. Juomavedestä ei todettu sika- tai ihmisperäisiä saastelähdespesifi-
siä geenimarkkereita. Talousvesikaivosta havaittiin sen sijaan enterokokkeja ja Bacteroides-bakteereita 
RNA-pohjaisella RT-qPCR-menetelmällä, mutta ei tavanomaisella DNA-pohjaisella qPCR-menetelmällä. 
Tulos viittaa alhaiseen saastumisen tasoon tutkitussa näytteessä. Jatkossa menetelmän havaitsemisherk-
kyyttä voidaan kasvattaa käyttämällä näytteenotossa suuren tilavuuden konsentrointimenetelmiä, kuten 
ultrasuodatustekniikkaa, jota parhaillaan testataan THL:ssä Suomen Akatemian rahoittamassa DWDSO-
ME-hankkeessa (https://www.thl.fi/fi/tutkimus-ja-asiantuntijatyo/hankkeet-ja-ohjelmat/hankkeet/11660).  
Kummankaan kiinteistön näytteistä ei todettu lainkaan salmonellaa eikä nautakarja- tai lokki-spesifisiä 
geenimarkkereita. Tulosten perusteella sikatilan valumavesien tai kummankaan kiinteistön jätevesijärjes-
telmien ei voitu osoittaa olevan osallisia talousvesikaivon saastumiseen. Tutkimuksia tulisi jatkaa juoma-
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vedessä havaittujen enterokokkien ja  Bacteroides-bakteereiden alkuperän tunnistamiseksi ja poistamiseksi, 
mikäli kaivo halutaan takaisin talousvesikäyttöön. 
Uimarantaveden mikrobiologiset laatuongelmat  
 
Uimarantaveden mikrobiologista laatua seurataan E. coli -bakteerin ja suolistoperäisten enterokokkien 
avulla. Mikäli näiden indikaattoribakteerien lukumäärät ylittävät raja-arvot neljä uimakautta kestävän seu-
rannan aikana, kyseiselle rannalle tulee asettaa suositus uimisen välttämisestä tai uimakielto uimarien ter-
veyden suojelemiseksi (STM 177/2008). Tässä tutkimuksessa testattiin suolistoperäisten saastelähdemark-
kerianalyysien käyttökelpoisuutta uimarantavesien saastumisepisodien selvittämisessä.  
Lokkispesifisen Gull4-markkerin validoimiseksi kerättiin erityyppisiä näytteitä, mukaan lukien 17 kpl 
lokkien ulostenäytteitä eräältä uimarannalta. Gull4-markkeri perustuu lokkien ulosteissa esiintyvän Catelli-
coccus marimammalium -bakteerin osoittamiseen (Ryu et al., 2012). Menetelmävalidoinnin perusteella 
lokkimenetelmä on verrattain spesifinen (Taulukko 2.). Jätevesissä voidaan havaita pieniä määriä lokki-
markkeria, mikä voi olla viite joko lokkien ulosteen sekoittumisesta jäteveden joukkoon tai menetelmän 
lievästä ristiinreagoimisesta. RNA-pohjainen RT-qPCR-menetelmä tuottaa tulokseksi suurempia kopiolu-
kumääriä, kuin DNA-pohjainen qPCR-menetelmä (Taulukko 2.). 
Taulukko 2. Lokkispesifisen Gull4 (RT-) qPCR-menetelmän validoinnin tulokset keskimääräisinä 
kopiolukumäärinä esitettynä.  
Tutkitut näytteet Lukumäärä Keskim. tulos (RNA) Keskim. tulos (DNA) Yksikkö 
- talousvettä 1 Ei todettu Ei todettu kopiota / ml 
- jätevettä 2 360 n. 2 kopiota / ml 
- lokin ulostetta 17 7 200 000 100 000 kopiota / mg 
- sikalanäytteitä 10 Ei todettu Ei todettu kopiota / mg 
- vesikasvinäyte 2 Alle määr. rajan Alle määr. rajan kopiota / ml 
- rannikon uimarantavesiä 18 3 400 100 kopiota / ml 
- sisämaan uimarantave-
siä 
11 1 000 n. 1 kopiota / ml 
Yhteensä 61    
 
 
Tässä raportissa esitetään tulokset yhdeltä viidestä eri puolilta Suomea tutkituista uimarannoista. Uima-
rantavesinäytteitä kerättiin kohteesta yhteensä 6 kpl vuoden 2013 uimakauden ajan kesä-, heinä- ja elo-
kuussa. Näytteistä tutkittiin noro- ja adenovirusten sekä lämpökestoisten kampylobakteerien esiintymistä ja 
suolistoperäisten enterokokkien pesäkelukumäärät. Suolistoperäisistä saastelähdemarkkereista tutkittiin 
lokki (Gull4)-, ihmis (HF183)-, sika (Pig-2-Bac)- ja nautakarja (Rum-2-Bac) -spesifiset markkerit. Yleisinä 
suolistoperäisen saastumisen ilmentäjinä tutkittiin (RT-) qPCR-menetelmillä enterokokit (Entero1), sekä E. 
coli (EC23S)- ja Bacteroides (GenBac3) -bakteerit (Kuva 1.). Näytteissä havaittiin varsin runsaasti lokkien 
ulosteperäistä saastutusta, ja E. coli- ja Bacteroides -bakteereita. Enterokokkeja havaittiin vain vähän (RT-) 
qPCR-menetelmällä, vaikka niitä oli todettavissa viljelymenetelmällä. Uimarantavesistä ei todettu ihmis-, 
sika- tai nautakarja-spesifisiä geenimarkkereita uimakauden aikana. 
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Kuva 1. Suolistoperäisten bakteerien ja saastelähdespesifisten geneettisten markkereiden pitoisuuksien 
vaihtelu kesällä 2013 tutkimuskohteesta kerätyissä uimarantavesinäytteissä. Vaakasuora viiva osoit-
taa analyysimenetelmän määritysrajan.  
Tutkituista uimarantavesinäytteistä ei todettu ihmisperäistä alkuperää olevia enteerisiä viruksia: norovi-
ruksia tai adenoviruksia. Uimaveden enterokokkilukumäärät (viljelymenetelmä) kohosivat uimakauden 
aikana ja samaan aikaan uimavedestä todettiin lämpökestoisista kampylobakteereista lajia Campylobacter 
lari. Samanaikaisesti lokki-spesifisen geenimarkkerin todetut kopiolukumäärät moninkertaistuivat uimaran-
tavedessä. Tutkimuksessa saadut tulokset tukevat sitä käsitystä, että lähistöllä pesivät lokit aiheuttavat ui-
maveden laadun heikkenemisen. Tutkimuksissa ei todettu lokkien lisäksi muita mahdollisia saastelähteitä. 
Vaikuttaa epätodennäköiseltä, että yhdyskuntien tai haja-asutuksen jätevesillä olisi osuutta uimarantaveden 
saastumiseen kyseisessä kohteessa. 
Tutkimustulosten hyödyntäminen 
 






Vesivälitteisten riskien systeemiset tarkastelumenetelmät, kuten vesiturvallisuussuunnitelma (Water Safety 
Plan, WSP) ja kvantitatiivinen mikrobiologinen riskinarviointi (Quantitative Microbial Risk Assessment, 
QMRA) sekä nopeat ja luotettavat veden laadun uhkien havaitsemis- ja saastelähteen jäljitysmenetelmät 
ovat avainasemassa terveyden ja ympäristön suojelussa. Tämän tutkimuksen tuloksena mikrobiologisia 
saastelähteiden jäljitysmenetelmiä sovellettiin ensi kertaa Suomen vesiympäristössä. Saastelähteiden tun-
nistaminen on ensiarvoisen tärkeää, jotta haitallisten aineiden mahdollisesti aiheuttamia terveys- ja ympä-
ristöriskejä voidaan hallita ja tarvittaessa myös vähentää. Tutkimuksessa kehitetyt vesivälitteisten mikro-
biologisten riskien tunnistamismenetelmät ja saastelähteen jäljitysmenetelmät auttavat selvittämään vesien 
mikrobiologisia saastumistilanteita entistä tehokkaammin. Saastelähteiden geenimarkkereiden analytiikkaa 
voidaan soveltaa laajasti Suomessa vesivarojen kuormitusta selvittävissä tutkimuksissa. Saastelähteiden 
tunnistaminen mahdollistaa toimenpiteiden oikeanlaisen kohdentamisen saastumisen vähentämiseksi tai 
poistamiseksi. Kehitettyjä menetelmiä voidaan käyttää suolistoperäisten saastelähteiden tunnistamiseen 
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Tässä tutkimuksessa otettiin käyttöön menetelmävalikoima, jolla voidaan tunnistaa vesivarojen 
suolistoperäiset saastelähteet. Tutkimuksen tuloksena käyttöön otetulla analyysipatteristolla 
voidaan määrittää suolistoperäisen saastumisen läsnäolo ja onko vesinäytteessä ihmisestä, 
nautakarjasta, siipikarjasta, sioista tai lokeista peräisin olevia suolistobakteereita. Menetelmät 
ovat sovellettavissa erityyppisten vesien tutkimiseen, kuten talousvedet ja uimarantavedet.  
Talousveden laatua käsitelleessä esimerkkitapauksessa voitiin osoittaa, että erään sikalan 
valumavesillä ei ollut vaikutusta läheisessä talousvesikaivossa todettuun suolistoperäiseen 
saastumiseen. Uimarantavesiä tutkittaessa voitiin todentaa, että eräällä rannalla 
suolistoperäisen saastumisen lähteenä oli läheinen lokkien pesimäalue eikä uimarannalta ollut 
osoitettavissa jäteveden aiheuttamaa saastutusta.  
Tutkimuksessa kehitetyt saastelähteen jäljitysmenetelmät auttavat jatkossa selvittämään 
vesien mikrobiologisia saastumistilanteita entistä tehokkaammin. Saastelähteiden 
geenimarkkereiden analytiikkaa voidaan soveltaa laajasti Suomessa vesivarojen kuormitusta 
selvittävissä tutkimuksissa. Saastelähteiden tunnistaminen mahdollistaa toimenpiteiden 
oikeanlaisen kohdentamisen saastumisen vähentämiseksi tai poistamiseksi. 
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